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Materiales y métodos
Se realizó la extracción de ADN de 693 accesiones de Manihot (Qiagen® DNeasy® Plant Mini 
Kit), entre los que se incluyen muestras de yuca tipo silvestres, criollas y plantas 
voluntarias, colectadas en diferentes regiones de Colombia; así como muestras control de 
especies silvestres y clones cultivados de Colombia y otros países, depositados en la Unidad 
de Recursos Fitogenéticos del CIAT (Figura 1). La ampliﬁcación de los 10 SSRs en las 
muestras se visualizó mediante tinción en plata de geles de poliacrilamida al 6%. Los datos 
obtenidos fueron sometidos a un Análisis de Correspondencia Múltiple (ACM) en el 
programa SAS (SAS Institute Inc.) 
Tabla 1. Marcadores seleccionados para el estudio de diversidad. Estos marcadores fueron desarrollados por Mba et al. (2001) y 
López et al. (2007). 
Resultados y discusión
Los marcadores escogidos fueron altamente polimórﬁcos para la ampliﬁcación de las 
muestras de yuca evaluadas (Figura 2). La heterocigocidad esperada estuvo entre 82% y 
92%. 
 
El ACM reunió los genotipos de yuca en cuatro grupos. La especie sugerida M. tristis  
colectada en Vichada se agrupa en el primer grupo. Estos resultados sugieren la presencia 
de polimorﬁsmos derivados del aislamiento geográﬁco y se necesita la apreciación e 
identiﬁcación de un taxónomo especializado en el género. Este estudio se observó un alto 
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Introducción
La yuca es una especie alógama y presenta cruzamientos con las diferentes especies de Manihot. Débido a la reciente evolución del grupo, este género presenta barreras genéticas ó 
ﬁsiológicas débiles para prevenir cruzamientos. Mediante cruzamientos naturales se producen plantas voluntarias provenientes de semilla botánica que pueden aumentar la diversidad del 
cultivo (Pujol et al., 2005). De igual  forma, mediante cruzamientos artiﬁciales, es posible obtener híbridos interespecíﬁcos entre la yuca cultivada (M. esculenta Crantz) y algunas especies 
silvestres (M. pseudoglaziovii, M. neusana, M. dichotoma y M. caerulescens) con ﬁnes de mejoramiento (Nassar, 2003).
En este estudio se busca identiﬁcar marcadores moleculares tipo SSRs y SNPs que permitan evaluar la diversidad de las variedades criollas de yuca y las formas silvestres de Manihot 
presentes en Colombia, (M. brachyloba, M. carthagenensis, y M. tristis). Se busca además determinar la presencia de alelos especíﬁcos con potencial para identiﬁcar especies de Manihot. 
Este conocimiento es útil en la evaluación y el seguimiento del riesgo potencial del ﬂujo de genes desde yuca mejorada, hacia parientes silvestres, cultivares nativos o plantas voluntarias, 
en centros de origen y diversidad de la yuca.
grado de similaridad entre las especies M. tristis, M. esculenta y M. esculenta subsp. 
ﬂabellifolia y M. esculenta subsp. peruviana; lo cual indica que estas tres formas silvestres 
de Manihot son las más relacionadas a la especie cultivada  (Olsen y Schall, 1999; Roa et al., 
2000).
 
Las muestras de la especie M. esculenta se encuentran agrupados en los grupos 2, el cual 
sugiere una alta diversidad de yucas cultivares y especies criollas en Colombia 
respectivamente. 
Los alelos reportados para las poblaciones de yuca silvestre M. carthagenensis (Grupo 4) y 
M. brachyloba (Grupo2), permiten conﬁrmar la identidad genética de cada especie dentro 
del género Manihot y demuestran su separación evolutiva con la yuca cultivada. Las 
muestras de la especie M. brachyloba fueron colectadas en los departamentos de 
Antioquia, Caldas, Cundinamarca, Meta y Casanaré donde se evidencian diferentes 
ecosistemas, mostrando una amplia adaptación de la especie.
El cebador CAR-1 de tipo SNP permite diferenciar la especie M. carthaginensis de las 
especies de Manihot evaluadas; así mismo, el cebador GLA-1 diseñado sobre una deleción 
de 19 pares de bases en el genoma del cloroplasto, permite ampliﬁcar especíﬁcamente las 
accesiones de M. glaziovii.
Conclusiones
Los marcadores SSR utilizados permitieron la identiﬁcación de alelos especíﬁcos que 
diferencian las especies silvestres, criollas y cultivadas de yuca. Estos marcadores serán 
utilizados en la evaluación de ﬂujo de genes entre especies del género Manihot, así como 
en estudios de diversidad, caracterización de germoplasma, aplicaciones de mejoramiento 
y conservación de especies silvestres. Las secuencias cloroplásticas son altamente 
especíﬁcas y por su herencia maternal pueden ser utilizadas para rastrear la dirección del 
ﬂujo de genes. Dado que los marcadores de tipo SNP son fáciles de trabajar y están 
ampliamente distribuidos en el genoma, son un soporte valioso en estudios de ﬂujo de 
genes basados en otros tipos de marcadores.
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Figura 1. Número de muestras de yuca 
silvestres, criollas, voluntarios y controles. 
CIAT: Centro internacional de Agricultura 
Tropical; IAvH: Instituto Alexander von 
Humboldt;  URG: Unidad de Recursos 
Genéticos CIAT. 
Figura 2. Ampliﬁcación de alelos de las diferentes especies de yuca evaluadas con el marcador SSRY 21
Figura 3. Representación tridimensional 
del agrupamiento de muestras de yuca 
evaluadas según su perﬁl molecular en 
4 grupos, mediante el análisis con el 
paquete estadístico SAS.-2.21-0.810.581.97
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